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1. a´bra. A Budapest Reference Connectome szerver
A biolo´giai kutata´s gyakran nagy adathalmazokat eredme´nyez, melyeket azta´n sza´mı´to´ge´p-
pel tudunk feldolgozni. Ez a
”
big data” sokfe´le terme´szetu˝ lehet, pl. to¨bb ezer emberen ve´gzett
gyo´gyszerk´ıse´rletek eredme´nyei ta´bla´zatokba szedve, to¨bb Gbp-nyi (gigaba´zispa´r) szekvena´lt ge-
nom, MR-felve´telek, protein–protein interakcio´s gra´fok, adatok fehe´rje´k 3D struktu´ra´ja´ro´l, avagy
neurolo´giai ha´lo´zatok, melyek egy organizmus idegrendszere´nek mikro- vagy makroszerkezete´t ı´rja´k
le.
Egy jo´l ismert pe´lda a Caenorhabditis elegans fona´lfe´reg
”
agygra´fja” [14], azaz neuronjainak
e´s azok o¨sszeko¨ttete´seinek diagramja. Ezt sokan tanulma´nyozta´k, e´s az OpenWorm [12] projekt
kerete´n belu¨l ma´r re´szben szimula´lta´k is. Ba´r ennek az egyszeru˝ fe´regnek az idegrendszeri gra´fja
csak pa´r sza´z neuronbo´l e´s az azok ko¨zo¨tti szinapszisokbo´l a´ll, me´gis jelenleg olyan komplexnek
tu˝nik, hogy emberi e´sszel me´g csak nagyon korla´tozottan sikeru¨lt deko´dolni a mu˝ko¨de´si elve´t. Az
emberi agyro´l is ke´sz´ıthetu¨nk gra´fokat, ba´r itt me´g nem neuronok, hanem nagyobb teru¨letek (ROI-
k, regions of interest) ko¨zo¨tt. Hate´kony sza´mı´to´ge´pes algoritmusok ne´lku¨l ezeket a gra´fokat nem
tudna´nk elemezni.
Manapsa´g ko¨nnyen tala´lhatunk szabadon hozza´fe´rheto˝ bioinformatikai adathalmazokat az in-
terneten. Rengeteg ero˝forra´st inveszta´ltak ezeknek az adatoknak az o¨sszegyu˝jte´se´be, de hiszek ab-
ban, hogy ezekbo˝l az adathalmazokbo´l messze nem minden informa´cio´t nyertek ki az o¨sszea´ll´ıto´ik.
Ma´sszo´val, tova´bbi e´rdekes felfedeze´seket tehetu¨nk aza´ltal, hogy ko¨zze´tett adatokat tova´bb elem-
zu¨nk. Ezek az adatba´zisok a´ltala´ban egy adott hipote´zis tesztele´se´re ke´szu¨ltek (pl. hate´kony-e egy
gyo´gyszer), de jelento˝s eredme´nyeket e´rhetu¨nk el azzal, hogy ezekre az adatokra ma´s perspekt´ıva´bo´l
tekintu¨nk, megpro´ba´ljuk belo˝lu¨k a legto¨bbet kihozni, e´s ezt jelenti sza´momra a bioinformatika.
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2. Mo´dszerek e´s eredme´nyek
2.1. Nem-euklideszi k-means
A te´zis elso˝ fejezete a k-means klasztereze´si algoritmus a´ltalam ve´gzett a´ltala´nos´ıta´sa´ro´l szo´l [6].
Az eredeti k-means algoritmus csak egy euklideszi te´r pontjaira mu˝ko¨dik. Ez egy nagyon fontos
limita´cio´, mivel gyakran az adatpontok valami absztrakt te´r elemei, melyeken egy nem-euklideszi
ta´volsa´gfu¨ggve´nyt definia´ltunk. Megmutattam, hogy a klasszikus k-means algoritmus a´ltala´nos´ıt-
hato´ nem-euklideszi esetekre is, amikor egy tetszo˝leges ta´volsa´gma´trixunk van, amelynek nem is
kell metrika´nak lennie. Az algoritmusomat azo´ta sza´mos ma´s kutato´ [1–3] alkalmazta.
2.2. Asszocia´cio´s szaba´lyok e´s az Alzheimer-ko´r
Az elso˝ eredme´nyeim ko¨ze´ tartozott, hogy egy gyo´gyszerk´ıse´rletekbo˝l sza´rmazo´ adatba´zist haszna´l-
tam arra, hogy asszocia´cio´s szaba´lyokat tala´ljak az Alzheimer-ko´rral kapcsolatban. Ez a betegse´g
egy nagy teher a fejlett ta´rsadalmak sza´ma´ra, ahol az emberek viszonylag soka´ig e´lnek a mai fej-
lett orvostudoma´nynak ko¨szo¨nheto˝en. Haba´r most ma´r ko¨nnyen mege´rhetju¨k a 80–90 e´ves kort
is, nem igaza´n tudunk me´g hate´konyan ku¨zdeni a demencia ku¨lo¨nbo¨zo˝ forma´i ellen. Van pa´r
gyo´gyszeru¨nk az Alzheimer-ko´rra, melyek lelass´ıthatja´k a ko´r elo˝rehaladta´t, de a legto¨bb esetben
a diagno´zis ma´r tu´l ke´so˝n ko¨vetkezik be, mikor az agysejteknek egy jelento˝s re´sze ma´r elpusztult.
Eze´rt biomarkereket akartunk tala´lni, melyek aka´r jo´val elo˝rejelezhetik az Alzheimer-ko´rt.
Egy, a CAMD (Coalition Against Major Diseases) a´ltal o¨sszea´ll´ıtott adatba´zist haszna´ltunk,
amely 11 gyo´gyszerk´ıse´rlet alanyainak adatait tartalmazza: demogra´fiai adatokat, ve´rke´pet, egye´b
laboreredme´nyeket, menta´lis ege´szse´gro˝l e´s kognit´ıv sta´tuszro´l szo´lo´ felme´re´sek adatait belee´rtve.
A ce´lunk az volt, hogy kombinatorikai asszocia´cio´s szaba´lyokat tala´ljunk az Alzheimerrel e´s a´ltala´-
nossa´gban ve´ve a demencia´val kapcsolatban. Azaz, logikai ko¨vetkeztete´seket kerestu¨nk, ahol a bal
oldal attribu´tum-e´rte´k pa´roknak egy E´S/VAGY kombina´cio´ja, e´s a jobb oldal valahogy o¨sszefu¨gg
a demencia´val. Pe´lda´ul, a ko¨vetkezo˝ kifejeze´s egy kombinatorikai asszocia´cio´s szaba´ly:
sodium = high ∧ (protein = high ∨ age ≥ 60) =⇒ mmse total ≤ 15 (1)
Az a´ltalam kifejlesztett program hasonlo´ kifejeze´seket genera´l, e´s megvizsga´lja ezeknek a sza-
ba´lyoknak az igazsa´gtartalma´t. Az eredme´nyek o¨nmagukban is e´rdekesek, viszont az u´jonnan
kifejlesztett adatba´nya´sz programomat publika´ltam az interneten is, telep´ıtheto˝ forma´ban e´s ny´ılt
hozza´fe´re´su˝ webszerver forma´ja´ban is. A webszevernek a SCARF nevet adtam, amely a Simple
Combinatorial Association Rule Finder ro¨vid´ıte´se. A webszerver leheto˝ve´ teszi ma´s kutato´k sza´-
ma´ra, hogy kombinatorikai asszocia´cio´s szaba´lyokat ba´nya´sszanak ane´lku¨l, hogy egy adatba´nya´sz
szoftvert kelljen telep´ıteniu¨k. A [7] cikku¨nk ı´rja le ezeket az eredme´nyeket.
Tapasztalatunk szerint mine´l ko¨nnyebben haszna´lhato´ egy bioinformatikai szoftver, anna´l ne´p-
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szeru˝bbe´ va´lik a kutato´k ko¨re´ben. Ez nem meglepo˝, mivel a felhaszna´lo´k nagy re´sze biolo´giai e´s
nem programozo´i ha´tte´rrel rendelkezik. Kiva´lo´ pe´lda a webszerverek esete. Az online alkalmaza´-
sok gyakran aze´rt jobbak a telep´ıtendo˝ programokna´l, mivel ne´ha a legnehezebb dolog leto¨lteni,
leford´ıtani, bea´ll´ıtani e´s mu˝ko¨de´sre b´ırni egy szoftvert. Ba´rmilyen ko¨nnyu˝nek is hangzik, fa´radsa´-
gos munka lehet. Azt gondolom, hogy a valo´ban gyors e´s jo´l implementa´lt algoritmusok mellett a
felhaszna´lo´bara´t interfe´sz az oka to¨bbek ko¨zo¨tt a jo´l ismert BLAST (Basic Local Alignment Search
Tool) e´s MG-RAST bioinformatikai eszko¨zo¨k ne´pszeru˝se´ge´nek. Eze´rt tartottam nagyon fontosnak
azt is, hogy a SCARF-ot online webszerverke´nt is megvalo´s´ıtsam.
2.3. A metagenomikai teleszko´p
A teljes huma´n genom szekvena´la´sa ke´tse´gk´ıvu¨l me´rfo¨ldko˝ volt a bioinformatika to¨rte´nete´ben. A
Huma´n Genom Projekt, amelynek ez volt a deklara´lt ce´lja, 1990-to˝l 2003-ig tartott, e´s 3 millia´rd
dolla´rt eme´sztett fel. Manapsa´g a teljes genom szekvena´la´s (whole genome sequencing, WGS)
minta´nke´nt kevesebbe keru¨l, mint $10,000, so˝t, a gyakorlatban megko¨zel´ıti az ezer dolla´ros hata´rt.
Az u´j genera´cio´s szekvena´la´s rengeteg adattal la´t el minket. Ke´rde´s, hogy mit tudunk kezdeni
mindezzel az adattal. A legfo˝bb kih´ıva´s ma´r nem igaza´n a szekvena´la´s ko¨ltse´ge´nek cso¨kkente´se,
nem is az o¨sszea´ll´ıta´s (assembly) e´s az uto´feldolgoza´s felgyors´ıta´sa, hanem az, hogy alkalmaza´sokat
tala´ljunk, mivel maga a szekvena´la´si folyamat ma´r eleve hate´konynak mondhato´. A teljes genom
szekvena´la´ssal pl. u´j kapcsolatokat tala´lhatunk betegse´get e´s genetikai muta´cio´k ko¨zo¨tt, o¨ro¨kle-
tes betegse´geket diagnosztiza´lhatunk, e´s eddig nem ismert, viszont hasznos ge´neket tala´lhatunk
bakte´riumokban e´s archaea´kban.
Egy hasonlo´ technolo´gia megjelene´se h´ıvta e´letre a metagenomika tudoma´nya´ga´t. Az u´j gene-
ra´cio´s szekvena´la´s megjelene´se elo˝tt egy ko¨rnyezeti minta bakteria´lis o¨sszete´tele´nek mega´llap´ıta´sa
tenye´szte´ssel to¨rte´nt, azta´n mikroszko´p alatt a kolo´nia´k megsza´mola´sa´val. Ba´r ez egy egyszeru˝ e´s
alacsony anyagko¨ltse´gu˝ mu˝velet, az emberi beavatkoza´s szu¨kse´gesse´ge miatt lassu´ e´s nehezen auto-
matiza´lhato´. De a legfo˝bb proble´ma az, hogy csak az organizmusoknak egy kis re´sze tenye´sztheto˝
laborato´riumban: azok, amelyek sza´ma´ra megfelelo˝ az adott ta´ptalaj. Pl. az extremofilek nem
e´lnek tu´l klasszikus laborato´riumi ko¨ru¨lme´nyek ko¨zo¨tt, e´ppen aze´rt, mert extre´m ko¨ru¨lme´nyekhez
alkalmazkodtak. Tova´bba´, ez a mo´dszer nem alkalmas u´j fajok felfedeze´se´re, mert azokat nem
igaza´n tudjuk, hogy kellene tenye´szteni.
Ebbo˝l az o¨rdo¨gi ko¨rbo˝l u´gy le´phetu¨nk ki, hogy u´j genera´cio´s szekvena´la´si elja´ra´sokat haszna´-
lunk ahhoz, hogy pontos informa´cio´t nyerju¨nk ko¨rnyezeti minta´kro´l. A minta´nak elo˝szo¨r kivonja´k a
DNS-tartalma´t (amit metagenomnak h´ıvunk), azta´n a DNS-t feldarabolja´k pa´r sza´z ba´zispa´r hosszu´
darabokra. Ezuta´n ezeket a szekvencia´kat tova´bbi bioke´miai mo´dszerekkel (pl. PCR) dolgozza´k
fel, uta´na pedig egy szenzorchipre keru¨lnek, ahol minden egyse´g egy-egy DNS-darab nukleotidsor-
rendje´t hata´rozza meg. Az eredme´ny to¨bb millio´ ro¨vid DNS-szekvencia, azaz read lesz. Ennek a
megko¨zel´ıte´snek nagy elo˝nye, hogy a ro¨vid darabokat egyenletesen va´lasztjuk a minta´ban eredetileg
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e´lo˝ organizmusok genomja´bo´l. Ba´r a kiolvasott DNS-darabok csak egy kis to¨rede´ke´t alkotja´k az
organizmusok genomjai unio´ja´nak, me´gis ele´g sokat olvasunk ki belo˝lu¨k ahhoz, hogy statisztikailag
helyes ko¨vetkeztete´seket vonhassunk le, ma´sre´szt minden DNS-darab egyforma´n valo´sz´ınu˝en keru¨l
bele az eredme´ny-adathalmazba.
Az eredme´nyke´nt kapott adathalmaz ezuta´n az eredeti ko¨rnyezeti minta tulajdonsa´gainak meg-
hata´roza´sa´ra haszna´lhato´. A readeket ismert fajokhoz vagy nagyobb taxono´miai csoportokhoz
rendelhetju¨k, ı´gy a minta taxono´miai o¨sszete´tele´t megbecsu¨lhetju¨k a metagenom alapja´n. Vigya´z-
nunk kell, hogy korriga´ljunk a ku¨lo¨nbo¨zo˝ bakte´riumok genomja´nak me´rete´vel, mivel egy ara´nyosan
nagyobb genommal rendelkezo˝ organizmusbo´l ara´nyosan to¨bb read keru¨l kiolvasa´sra.
A taxono´miai anal´ızis mellett, a readeket egy ismert proteinko´dolo´ ge´neket tartalmazo´ adat-
ba´zishoz illeszthetju¨k, e´s mega´llap´ıthatjuk a metagenom funkciona´lis o¨sszete´tele´t. Pl. mega´llap´ıt-
hatjuk azt, hogy a minta´ban e´lo˝ organizmusoknak sok sze´nhidroge´n-metabolizmussal kapcsolatos
ge´nju¨k van, e´s ebbo˝l az ko¨vetkezhet, hogy a ko¨rnyezetben to¨bb sze´nhidroge´n tala´lhato´. Egy ilyen
minta´bo´l pedig olyan organizmusokat nyerhetu¨nk, amelyek seg´ıthetnek neku¨nk a szennyezett teru¨-
leteken az olaj lebonta´sa´ban.
Egy u´j, metagenomikai teleszko´p [4] nevu˝ eszko¨zt fejlesztettu¨nk ki arra, hogy meghata´roz-
zuk magasabbrendu˝ organizmusokban to¨bb, eddig ismeretlen funkcio´ju´ ge´n szerepe´t. Elo˝szo¨r
egy HMM-et (Hidden Markov Model) e´p´ıtettu¨nk ismert DNS-jav´ıto´ ge´nekre. Ezuta´n DNS-jav´ıto´
ge´neket kerestu¨nk extre´m ko¨ru¨lme´nyek ko¨zo¨tt e´lo˝ mikroorganizmusokban ezzel a modellel. Sa-
vas ba´nyaiszapbo´l, gejz´ırekbo˝l e´s egy szennyv´ıztiszt´ıto´ iszapja´bo´l sza´rmazo´ minta´k metagenomjait
haszna´ltuk ehhez, mivel felte´teleztu¨k, hogy az ilyen extre´m ko¨ru¨lme´nyek ko¨zo¨tt e´lo˝ organizmusok
hate´konyabb DNS-jav´ıto´ enzimekkel rendelkeznek. Ezuta´n egy u´j, kibo˝v´ıtett HMM-et e´p´ıtettu¨nk
az eredme´nyekbo˝l e´s az eredeti szekvencia´kbo´l. Ezt az u´j HMM-et haszna´ltuk arra, hogy bizonyos
e´lo˝le´nyek (ember, kutya, csirke, szarvasmarha, stb.) genomja´ban DNS-jav´ıto´ enzimeket ko´dolo´
ge´neket keressu¨nk. Az eredeti HMM-et is lefuttattuk kontrollke´nt. A kibo˝v´ıtett HMM-ek to¨bb
szekvencia´t tala´ltak. Az u´j tala´latok a´ltal ko´dolt proteinek 3D szerkezete´t megvizsga´lva azt la´ttuk,
hogy egyes esetekben ezek a szekvencia´lisan hasonlo´ fehe´rje´k te´rszerkezete is hasonl´ıtott a DNS-
jav´ıto´ enzimeke´hez, so˝t, hasonlo´ multimereket is ke´peznek. Ez aka´r jelentheti azt is, hogy ezek is
DNS-jav´ıto´ enzimek, vagy esetleg ko¨zo¨s fehe´rje´kbo˝l evolva´lo´dtak. Ezzel igazoltuk a metagenomikai
teleszko´p hasznossa´ga´t.
2.4. 9-merek gyakorisa´ga
Nem felte´tlenu¨l kell a HMM-hez hasonlo´ viszonylag komplika´lt mo´dszereket alkalmazni a me-
tagenomikai anal´ızisben. Ha egyszeru˝en csak megsza´moljuk egy ro¨vid nukleotid-szekvencia da-
rabsza´ma´t, az is e´rdekes felfedeze´sekhez vezethet. Pl. ma´r re´go´ta ismert, hogy a GC-tartalom
(a G e´s C nukleotidok sza´ma) egy genomban bakte´riumfajokra specifikus. De mi to¨rte´nik, ha
hosszabb szekvencia´kat sza´molunk meg? Tala´n ezek is seg´ıthetnek genomok vagy metagenomok
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oszta´lyoza´sa´ban. Persze a kb. 1000 nukleotid hosszu´ szekvencia´k biztosan specifikusak e´s
”
e´r-
telmesek”, hiszen ezek kb. 333 aminosavbo´l a´llo´ fehe´rje´ket ko´dolo´ ge´neknek felelhetnek meg. Ez
a ke´t trivia´lis extre´m esetu¨nk van: az 1-hosszu´ e´s a to¨bb sza´z hosszu´ szekvencia´kro´l is tudjuk,
hogy az elo˝fordula´si gyakorisa´guk jellemzo˝ a genomra. Nemre´g ma´r 50-hosszu´ szekvencia´kro´l is
megmutatta´k, hogy metagenomokban bakte´riumok markerei lehetnek [13], viszont a kb. 10-hosszu´
DNS-szekvencia´k gyakorisa´ga e´s a genom vagy metagenom tulajdonsa´gai ko¨zo¨tt eddig me´g nem
mutattak ki o¨sszefu¨gge´st. Azonban demonstra´ltam, hogy bizonyos legfeljebb 9 hosszu´ szekvencia´k
gyakorisa´ga be´lflo´ra-metagenomokban o¨sszefu¨gg a diabe´tesszel (ld. [1]).
2.5. Agygra´f
U´jabb eredme´nyeim azt mutatja´k, hogy no˝k e´s fe´rfiak konnekto´mja (azaz agygra´fja) ku¨lo¨nbo¨zo˝
gra´felme´leti tulajdonsa´gokat mutat [2]. Ha adott egy diffu´zio´s MR-felve´tel egy alany agya´ro´l, abbo´l
gra´fot e´p´ıthetu¨nk, amely a ku¨lo¨nbo¨zo˝ agyteru¨letek o¨sszeko¨to¨ttse´ge´t ı´rja le. Elo˝szo¨r az agy ke´pe´t
fehe´r- e´s szu¨rkea´lloma´nyra bontjuk a frakciona´lis anizotro´pia alapja´n, anato´miai szaba´lyszeru˝se´gek
figyelembe ve´tele´vel. A frakciona´lis anizotro´pia (FA) egy 0 e´s 1 ko¨zo¨tti mennyise´g. Ha egy voxelben
(3D pixel) ero˝s diffu´zio´ mutatkozik egy kitu¨ntetett tengely mente´n, akkor ko¨zel lesz 1-hez, a 0 pedig
azt jelenti, hogy minden ira´nyban azonos intenzita´su´ a diffu´zio´. A szu¨rkea´lloma´nyban a´ltala´ban
kisebb az FA, mint a fehe´ra´lloma´nyban, mivel a fehe´ra´lloma´nyt idegrostok ko¨tegei alkotja´k, jo´l
definia´lt diffu´zio´s ira´nyokkal.
Miuta´n az agyat szu¨rke- e´s fehe´ra´lloma´nyra bontottuk, a parcella´cio´s algoritmus azonos´ıtja a
ROI-kat (regions of interest, agyteru¨letek). Ez u´gy to¨rte´nik, hogy a ke´pet egy referencia agyra
diffeomorfa´ljuk, amit ma´r elo˝re ke´zzel parcella´ltunk. A traktogra´fiai algoritmus pa´rhuzamosan
fut: ez a modul felelo˝s az axonok leko¨vete´se´e´rt. A parcella´cio´ e´s a traktogra´fia eredme´nyeinek
o¨sszekombina´la´sa´val egy gra´fot kapunk, melynek csu´csai a ROI-k, e´lei pedig az ezeket a re´gio´kat
o¨sszeko¨to˝ idegpa´lya´knak felelnek meg. To¨bbfe´le felbonta´st (agyatlaszt) is haszna´lhatunk a par-
cella´cio´s fa´zisban, e´s eza´ltal kevesebb vagy to¨bb csu´csa lesz az agygra´fnak. A megfelelo˝ atlasz
kiva´laszta´sa mindig kompromisszum, hiszen a kevesebb ROI anato´miailag
”
e´rtelmesebb”, viszont
to¨bb ROI-val nagyobb gra´fot kapunk, ami to¨bb informa´cio´t tartalmaz, e´s matematikai szempont-
bo´l e´rdekesebb lehet. A Connectome Mapping Toolkit nevu˝ szoftvert haszna´ltuk az MRI ke´pekbo˝l
to¨rte´no˝ gra´fe´p´ıte´sre. Ezuta´n o¨sszehasonl´ıtottuk a no˝k e´s fe´rfiak agygra´fjait.
Ba´r a no˝k e´s fe´rfiak konnekto´mjai ele´g hasonlo´nak mutatkoznak, azt la´ttuk, hogy a no˝i agygra´f-
nak szignifika´nsan to¨bb e´le van, so˝t, az agyfe´lteke´k ko¨zti e´lek ara´nya is nagyobb, mint a fe´rfiakna´l.
Matematikai elemze´s uta´n azt la´ttuk, hogy a no˝i agy jobb expander, e´s to¨bb fesz´ıto˝fa´ja van (ezek
terme´szetesen a nagyobb e´lsza´mmal is o¨sszefu¨ggenek). Hangsu´lyozzuk, hogy ezek a ku¨lo¨nbse´gek
csupa´n az agy o¨sszeko¨ttete´si struktu´ra´ja´val fu¨ggenek o¨ssze, e´s nem mondanak semmit annak mu˝-
ko¨de´se´ro˝l. A [2] cikku¨nk ı´rja le re´szletesen ezeket az eredme´nyeket.
Egy online 3D agygra´f-modellt is ke´sz´ıtettem, amit Budapest Reference Connectome-nak [3]
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neveztem el. Ez egy konszenzus agygra´fot jelen´ıt meg, ami azt jelenti, hogy a´tlagoltam to¨bb sza´z
ember agygra´fja´t egyetlen gra´ffa´, e´s ezt a gra´fot egy interakt´ıv webalkalmaza´sommal megjelen´ıtet-
tem.
A Human Connectome Project adatba´zisa leheto˝ve´ tette sza´munkra azt is, hogy e´rdekes fel-
fedeze´seket tegyu¨nk a ROI-k me´rete´vel, pszicholo´giai tesztek eredme´nye´vel, e´s kognit´ıv pontsza´-
mokkal kapcsolatban. Ez az adatta´bla 527 sort tartalmazott (egyet a k´ıse´rlet minden alanya´ro´l)
e´s 451 oszlopot (attribu´tumot). Minden alanyra sok adat a´llt rendelkeze´sre, to¨bbek ko¨zo¨tt de-
mogra´fiai adatok, kognit´ıv e´s menta´lis ege´szse´gi tesztek eredme´nyei, pl. MMSE-pontsza´m (Mini
Mental State Exam), NIH toolbox (pszicholo´giai e´s kogn´ıcio´s tesztek), e´s NEO-FFI (o¨tdimenzio´s
szeme´lyise´gteszt). Az adatba´zisba belevette´k a parcella´cio´val kapott agyteru¨letek me´rete´t is: az
adatba´zis o¨sszea´ll´ıto´i a FreeSurfer szoftver parcella´cio´s modulja´t futtatta´k le az MR-felve´telekre.
Ke´rgi re´gio´kra a vastagsa´g e´s a teru¨let, ke´reg alatti magvakra a te´rfogat szerepelt a ta´bla´ban, teha´t
minden ROI-ra ismert volt annak te´rfogata. Ezt az adatba´zist kibo˝v´ıtettu¨k az a´ltalunk sza´molt
gra´fparame´terekkel.
Azt volt a ce´lunk, hogy e´rdekes korrela´cio´kat tala´ljunk az attribu´tumok ko¨zo¨tt. Ma´sszo´val, az
attribu´tum-pa´roknak egy olyan re´szhalmaza´t akartuk kiva´lasztani, azaz egy gra´fot az attribu´tumo-
kon mint csu´csokon, amelynek e´lei bizonyos szempontbo´l fontos korrela´cio´knak felelnek meg. Ezt
u´gy e´rtu¨k el, hogy maxima´lis su´lyu´ fesz´ıto˝fa´t sza´moltunk az attribu´tumokon, ahol minden e´l su´lya
a megfelelo˝ korrela´cio´ abszolu´t e´rte´ke volt. Aze´rt va´lasztottam ezt a mo´dszert, mert ez egy hierar-
chikus klasztereze´st is jelent az attribu´tumokon, egyu´ttal szu˝ri a korrela´cio´s ma´trixban tala´lhato´
informa´cio´t. El akartuk keru¨lni, hogy a kapott gra´fban ko¨ro¨k legyenek, mivel a jelento˝s korrela´cio´
sokszor tranzit´ıv. Ez a maxima´lis su´lyu´ fesz´ıto˝fa megko¨zel´ıte´s hasonlo´ ahhoz, amit Mantegna et
al. [4] haszna´ltak re´szve´nyek hozamai ko¨zo¨tti o¨sszefu¨gge´sek felder´ıte´se´re.
A fesz´ıto˝fa pa´r olyan e´let is tartalmazott, amikre sza´mı´tottunk, de sok u´j e´s e´rdekes o¨ssze-
fu¨gge´st is felta´rt [11]. Egyre´szt, az NIH Toolbox Emotion Domain elemei re´szfa´t alkottak, ami
va´rhato´ volt, de az e´rdekes dolog e´ppen az, ahogy ezek a csu´csok o¨ssze lettek ko¨tve. Le´nyege´ben az
to¨rte´nt, hogy a matematika seg´ıtse´ge´vel klasztereztu¨k az e´rzelmeket. Informa´cio´t nyertu¨nk arro´l,
hogy hogyan fu¨ggenek o¨ssze egyma´ssal. Pl. a stressz egy ko¨zponti csu´cs volt ebben a re´szfa´ban,
ami az e´lettel valo´ ele´gedettse´ggel, az e´rze´kelt o¨nhate´konysa´ggal, a szomoru´sa´ggal e´s a haraggal/-
ellense´gesse´ggel volt o¨sszeko¨tve. A fa´bo´l az is kideru¨l, hogy a bara´tsa´g elso˝sorban az e´rzelmi e´s
nem az instrumenta´lis ta´mogata´shoz kapcsolo´dik. A ROI-me´retek re´szfa´ja pedig ke´t jelento˝sebb
ko¨zpontot tartalmazott: nem meglepo˝ mo´don a bal e´s jobb agyfe´lteke te´rfogata volt ez a ketto˝,
amelyek az ege´sz agy te´rfogata´to´l fu¨ggenek, tova´bba´ meghata´rozza´k az egyes ROI-k me´rete´t.
3. O¨sszegze´s
Reme´lem, hogy a kutata´som hozza´ja´rult ahhoz, hogy az ele´rheto˝ nagy mennyise´gu˝ bioinformatikai
adatot valahogy ke´pesek legyu¨nk az emberise´g java´ra ford´ıtani. Ahhoz, hogy jav´ıthassunk az
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emberek e´letmino˝se´ge´n, jobban meg kell e´rtenu¨nk testu¨nk mu˝ko¨de´se´t e´s a betegse´geket. Hiszek
abban, hogy a rengeteg szabadon ele´rheto˝ adatot ma´s perspekt´ıva´bo´l ne´zve, a matematika´t e´s az
informatika´t felhaszna´lva ko¨zelebb keru¨lhetu¨nk ennek a ce´lnak az ele´re´se´hez.
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